





































































ル由来とされる特定のハプロタイプの範囲から、こうした配列が生じたのは 3 万 7 千
年から 8 万 6 千年前ごろであると推定されている 2。10 万年前には現生人類がアフリ
図 1．ユーラシア大陸におけるネアンデルタール人の分布シミュレーション（Currat & Excoffier, 
2011を元に作製）。黒字に塗りつぶした部分が、ネアンデルタール人の分布範囲。より広範囲を
想定した分布では、白地に点の範囲を含む。番号はそれぞれ① Neanderthal渓谷、② Vindija洞窟、







ヨーロッパ人ともに 40% 以上がネアンデルタール人由来の配列を受け継いでいる 3。
一方、ケラチノサイトで発現している遺伝子の一つで、肌の色に関連した第 9 番染色
















































































されやすい）などによって、核ゲノムの解析結果が 2010 年に発表されるに至った 21。
ゲノム解析によって明らかとなったネアンデルタール人と現生人類の相違点は、現
生人類が持つ様々な特徴がどのようにして進化したのかを探る手がかりともなる。2
体のネアンデルタール人から単離されたゲノム DNA の解析から、彼らが G タンパク




















た遺伝子発現を調節する microRNA において mRNA を認識するシード領域にも多型
がみられている。このほか、CAN15 のように未だタンパク質の機能が解析されてい
ないものもある 9。また、HARs（Human Accelerated Regions）に関しても現生人類
とネアンデルタール人では異なる点が見られる。HARs は全ての哺乳類のゲノムに保
存されている領域であるが、特にヒトがチンパンジーから派生してから急激に変化し
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